ESPECIAL MICROBIOLOGIA MOLECULAR

Listeria: Biologia e infeccion (LisBio)

CARLA PALACIOS GORBA, YUVAL MARKOVICH, ALBA ESPI MALILLOS, JULIETTE POUJOL DE MOLLIENS, MIREIA
PALANCA GISBERT, GUILLERMO CASTEJON LOPEZ Y JUAN JOSE QUEREDA TORRES

Departamento Produccién y Sanidad Animal, Salud Publica Veterinaria y Ciencia y Tecnologia de los Alimentos, Facultad de Veterinaria,
Universidad Cardenal Herrera-CEU, CEU Universities (Espana)

¥ juan.quereda@uchceu.es

La listeriosis es la zoonosis alimentaria con
mayor tasa de hospitalizacién y letalidad. La
listeriosis es causada por Listeria monocyto-
genes, un patégeno bacteriano distribuido
globalmente en una amplia variedad de
especies de mamiferos y no mamiferos
domésticos y silvestres. L. monocytogenes
es una bacteria Gram-positiva intracelular
facultativa, osmo y halotolerante que crece
en un amplio rango de temperaturas (1-45
°C)y pH (5-9) (Quereda et al., 2021).

Tanto en humanos como en animales, la
infeccion por L. monocytogenes se atribuye
principalmente al consumo de alimentos
contaminados. Hoy en dia, las autoridades
reguladoras consideran que todas las cepas
de L. monocytogenes son igual de virulentas.
Sin embargo, la poblacién de L. monocytoge-
nes es diversa. El linaje | se aisla con mayor
frecuencia en casos clinicos, mientras que
el linaje Il se asocia fundamentalmente a
los alimentos (Markovich et al. 2025). Tradi-
cionalmente, la mayoria de los estudios de
patogénesis de L. monocytogenes se han rea-
lizado con cepas de referencia del linaje Il. El
uso continuado de estas cepas de referencia
ha llevado a una subestimacién de la biodi-
versidad de L. monocytogenes'y, por tanto, de
la heterogeneidad que puede existir en los
mecanismos de virulencia utilizados por las
cepas del linaje Iy II.

La EFSA ha notificado un incremento en los
casos confirmados de listeriosis a lo largo de
los ultimos afios. Por ello, es necesario com-
prender las rutas de circulacién y los reser-
vorios de esta bacteria. En nuestro grupo de
investigacion trabajamos desde la perspecti-
va One-Health aplicando enfoques gendémi-
cos para comprender el comportamiento, la
transmisién, la virulencia y la evoluciéon del
género Listeria asi como su asociaciéon con
huéspedes (humanos y animales), alimen-
tos/industrias y medioambiente.
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Nuestro grupo ha descubierto una de las
Ultimas especies del género Listeria, Listeria
valentina (Quereda et al., 2020). Asimismo,
mediante estudios de genomica y core
genome MLST hemos demostrado como:
1) el complejo clonal de L. monocytogenes
mas prevalente asociado con la listeriosis
humana (CC1) esta precisamente fuer-
temente asociado a los rumiantes (Pala-
cios-Gorba et al., 2021) y 2) como los clones
mas virulentos del linaje | de L. monocyto-
genes circulan entre la poblacién humana,
aguas residuales, medio ambiente, anima-
les y alimentos identificando los factores
de virulencia que les permiten asociarse a
hospedadores (Markovich et al., 2025). En el
ambito de la patogénesis, hemos investiga-
do el rol de distintos factores bacterianos y
de la célula eucariota que median durante
la infeccion (Quereda et al., 2019; 2022).
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Ademas, descubrimos el estado de porta-
dor asintomatico de L. monocytogenes en
los animales domésticos y silvestres, iden-
tificando las tonsilas como érgano reservo-
rio de este patégeno (Palacios-Gorba et al.,
2023). También hemos descrito la existencia
de infecciones atipicas de Listeria en casos
de linfadenitis mesentérica en animales de
compafiia, revelando la diversidad gendmica
de las cepas en las lesiones y evidenciando
la importancia de los animales de compa-
fifa en el ciclo bioldgico de L. monocytogenes
(Garcia-de la Virgen & Lopez-Almela et al.,
2024). A través de estudios cinéticos y pro-
tedmicos, hemos esclarecido por qué los
clones hipervirulentos de L. monocytogenes
se asocian principalmente a productos lac-
teos. En particular, observamos cémo este
patégeno adapta su proteoma de mem-
brana y pared celular a las condiciones
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Figura 1. Ciclo de transmisién de L. monocytogenes.

especificas de matrices derivadas del hos-
pedador como la leche (Espi-Malillos et al.,
2025a). Finalmente, mediante estudios de
metagendmica hemos descubierto como la
dindmica microbiana de la leche cruda en
refrigeracién depende del tiempo sin verse
alterada por L. monocytogenes ni por su perfil
de virulencia (Espi-Malillos et al., 2025b).

Nuestras lineas de investigacién futuras
se centran en aumentar el conocimiento
sobre los reservorios, la epidemiologia, los
mecanismos moleculares de patogénesis
y la diversidad genética y fenotipica de L.
monocytogenes. Este enfoque permitira ayu-
dar a entender cémo esta bacteria cambia
su estilo de vida de saproéfito a patégeno,
mejorando la salud humanay animal, redu-
ciendo la transmisién de patégenosy la
contaminacion de los productos alimenti-
cios para finalmente aumentar la seguridad
alimentaria.

Los resultados obtenidos podrian contri-
buir a que las autoridades competentes ela-
boren estrategias de control mas eficaces, lo
que a su vez serviria de apoyo para futuras
mejoras en la legislacion alimentaria y las
politicas de Salud Publica.
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